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MIRE JÓ AZ ARCHEOGENETIKA ÉS HOGYAN HASZNÁLJUK?
szécsényi-nagy anna – mende balázs gusztáv
A régészeti genetika az elmúlt évtizedben rohamo-
san fejlődő tudományterület, amely napjainkban 
egyre több régészeti kutatási programban szerepet 
kap. A 2000-es évek archeogenetikai kutatásaiban 
az anyai öröklésmenetű mitokondriális DNS játszot-
ta a kulcsszerepet, aminek elsődleges oka az volt, 
hogy állománya viszonylag könnyen és egyszerűen 
vizsgálható. Az anyai és apai (Y kromoszomális) 
leszármazási vonalak törzsfákba rendezettek, segít-
ségükkel filogenetikai és filogeográfiai elemzéseket 
végezhetünk. Mivel a testi kromoszómákkal (au-
toszómákkal) ellentétben vizsgált szakaszaik nem 
rekombinálódnak, így az évezredek alatt felhalmo-
zódott mutációkat nyomon tudjuk követni. Vannak 
olyan Y kromoszomális és mitokondriális vonalak, 
amelyek a régmúltba vezetnek, megőrzik egy-egy 
felmenő karakterisztikus genetikai történetét. Azon-
ban ezekkel a markerekkel a vizsgált egyén csupán 
két őséről nyerhetünk információt (1. ábra), ezért 
nagy mintaszámokra van ahhoz szükség, hogy ezen 
adatokkal populációkat jellemezhessünk, és azok 
közötti genetikai kapcsolatot vagy távolságot hatá-
rozhassunk meg.
 A 2010-es évek közepére elért technikai újítá-
sok révén napjainkra már a nagy mintaszámú tel-
jes genom szintű, újgenerációs szekvenálást (NGS) 
használó vizsgálatokra helyeződött a hangsúly. 
A sejtmagi autoszómák az ivarsejtek kialakulása 
során rekombinálódnak, így apai és anyai génál-
lomány keverten kerül át az utódokba. Az auto-
szómák vizsgálata sokkal alkalmasabb csoportok, 
populációk keveredésének a vizsgálatára, keveredé-
si arányok és időpontok meghatározására. A „teljes 
genom” adatok többsége a testi kromoszómák el-
szórt helyeiről válogatott, közel 1,2 millió nukleotid 
variáns (SNP) leolvasására kifejlesztett módszeren 
1. ábra. Anyai (mitokondriális, rózsaszínnel) és apai (Y kromoszomális, kékkel jelölt) leszármazási vonalak 
Készült a https://genographic.nationalgeographic.com forrás alapján
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alapul, amely az emberi genom számunkra érdekes 
(genetikai eredetről árulkodó) szakaszainak hibri-
dizációs befogását majd dúsítását és szekvenálását 
jelentő eljárás. Az adatok kisebb része származik 
csak a költségesebb és a minta DNS megtartásá-
nak, szennyezettségének jobban kiszolgáltatott tel-
jes genom szekvenálásokból, azaz a sejtmagi DNS 
állomány három milliárd bázispárjának véletlen-
szerű leolvasásából. Az így kinyert adatmennyiség 
használhatósága nem minden esetben jobb, mint az 
1,2 millió SNP dúsításával előállított eredményé. 
Ugyanis igen fontos tényező egy-egy eredmény 
értékelésénél, hogy a genomot hányszor fedik le a 
rövid leolvasott és informatikai eszközökkel vissza-
illesztett szakaszok. Egy 0,1‒1-szer lefedett teljes 
genom szekvenciasor sokszor kevesebb információ 
tartalommal bír, mint egy 3–10-szer lefedett 600–
800 ezer SNP-t tartalmazó genotípus. 
Az archeogenomika vagy paleogenomika kez-
detben a Homo Sapiens evolúciójára, majd az ősko-
ri nagyobb népességtörténeti kérdésekre fókuszált. 
Ezek a kutatások eddig térben és időben is nagy lép-
tékű mintasorozatokkal dolgoztak, így igen kevés 
volt az esettanulmány, a teljes genom szinten fel-
dolgozott temető. A népvándorláskor populációge-
netikai kutatása csupán az elmúlt pár évben kezdett 
kibontakozni, ahogy az őskor genetikai történetének 
felvázolása után a kutatók időben egyre fiatalabb idő-
szakok felé fordultak. Ugyan a hazai mitokondriális 
DNS adatsorok egyre bővülnek az avar korból és a 
honfoglalás korából (Csősz et al. 2016; Csáky et al. 
2019; Neparáczki et al. 2018), teljes genom szintű 
vizsgálatok közül csupán egy tanulmány foglalko-
zik eddig a népvándorláskori Kárpát-medencével 
(Amorim et al. 2018). A korszak nagyobb eurázsiai 
paleogenetikai összefüggéseit 2018-ban vázolták fel 
először Damgaard és munkatársai (Damgaard et al. 
2018), még igen sok történeti és régészeti kérdést 
megválaszoltalanul hagyva.
A tudományterület fejlődését a társtudományok 
művelői egyrészt reményteljes várakozással, más-
részt szkepticizmussal vegyes csalódással követik. 
A régészeti kutatás számára gyakori probléma a 
kapott genetikai adatok értelmezése. Az archaikus 
genetikai adatok régészeti és történeti értékelhető-
sége és jelentősége igen változó, sokszor egy-egy 
kutatás kezdetén előre meg nem jósolható. Az ered-
mények gyakorlati haszna a régészet számára függ 
2. ábra. Az archeogenomikai eredmények bővülésének üteme a 2010-es években (Veeramah 2018 nyomán)
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a genetikai vizsgálat típusától és a vizsgált korszak 
és népesség biológiai kapcsolatrendszerétől is.
Ahhoz, hogy a régész kollégák saját kutatásuk 
számára is használható adatokhoz jussanak, már 
a mintavételéi stratégia kidolgozásában érdemes 
együttműködni. Mivel a csontanyag megtartási ál-
lapota, a feldolgozást végző laboratórium techno-
lógiai háttere és a legtöbbször korlátozott anyagi 
lehetőségek miatt a vizsgálati metódus és annak 
reprezentációs szintje nagyon változatos lehet, úgy 
a kimeneti adatokban is nagyfokú szóródás lehet. 
Ezért – ahogyan erre a mintavételi protokoll is köte-
lez – már a mintagyűjtés előtt érdemes a vizsgálati 
metódusokat, a kimeneti adatok értékelhetőségét 
egyeztetni. A vizsgálat típusának megválasztásá-
nál az adott régészeti, történeti kutatási kérdéseket 
kell mérlegelni. Míg az igazságügyi genetikából 
kölcsönzött klasszikus módszerek alkalmasak ro-
konsági viszonyok feltárására, az NGS szekvenálás 
viszont napjainkra elengedhetetlen feltétele lett a 
népességtörténeti vizsgálatoknak.
Gyakori és sokszor értetlenséggel kísért jelen-
ség, amikor az adott minta a nemzetközi kutatás egy 
adataként bukkan fel, illetve a vizsgálatok egy, vagy 
akár nagyobb részét is külföldi laborok és szakem-
berek végzik. Ez egy világtrend, amiben a legfon-
tosabb, hogy az együttműködés tartalmi elemei a 
felek számára számon kérhető – írásbeli megálla-
podással megerősített –, illetve tudományosan és 
etikailag is arányos legyen. A hazai technológiai le-
hetőségek (és az eddigiekben elnyert források) nem 
teszik lehetővé például a teljes genom-jellegű vizs-
gálatok – tömeges és ár/kapott adat szempontjából 
értelmes kivitelezését. Ezt ezért kutatási megálla-
podások keretében nagy referenciával bíró nemzet-
közi laborok, illetve az utóbbi időkben tervezetten 
külső szolgáltatók végzik. Az elvégzett vizsgálatok 
mennyisége és a kapott adatok és azok felhasznál-
hatósága közötti eltérés egyik oka a rendelkezésre 
álló bioinformatikai-biostatisztikai humán erőforrás 
szűkösség. Mindezek miatt a nemzetközi kutatási 
keretekben történő kutatásoknak és adatértékelés-
nek jelenleg nincsen igazán alternatívája.
Az archaikus referencia adatsorok folyamato-
san bővülnek, így az eredmények összehasonlí-
tásokon alapuló értékelhetősége is egyre jobb és 
több lehetőséget nyújt. A bronzkor folyamán a 
Kárpát-medence lakosságának genetikai összeté-
tele a maihoz hasonlatossá vált, ezután újabb Eu-
rópán belüli népmozgásokat elkülöníteni már csak 
3. ábra. Mai emberek közel 600 000 autoszomális SNP adata alapján készült főkomponens analízis (PCA), amelyen egy adatpont 
egy humán genomot (genotípust) jelent. Az egyes emberek leginkább népek és élőhelyük szerint csoportosulnak, de megfigyelhető 
nyelvcsaládok mentén összekapcsolódó csoportok is. Az első főkomponens (PC1) mentén Ny–K irányban szóródnak a 
népcsoportok, a PC2 mentén pedig Eurázsia Északi és Déli területeiről jelennek meg a vizsgálatba bevont emberek genotípusa
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a teljes genomok alapos statisztikai összehasonlító 
vizsgálatával lehetséges. Az első archeogenomikai 
tanulmányok egymástól igen nagy távolságra élt 
embereket gyűjtöttek csoportokba kulturális hagya-
tékuk alapján (Damgaard et al. 2018). Több mint 
kétséges, hogy ők valóban egy-egy közösséghez 
tartoztak volna. A populációgenetika a megfigyelt 
változatosságot az adatokhoz illeszkedő legegy-
szerűbb modellek segítségével próbálja értelmezni, 
melyek sokszor igen távol állnak a régészettudo-
mány részletesen kidolgozott jelentéstartalommal 
bíró kategóriáitól (példa erre a migrációk külön-
böző típusai). A lecsupaszított modellekkel és ma-
gyarázatokkal jellemezhető vázlatos „genomikai 
történetírást” reményeink szerint kiegészítik majd 
kisebb léptékkel és nagyobb részletességgel meg-
valósuló kutatási programok, melyek interdisz-
ciplináris keretben releváns információt adhatnak 
közösségeken belüli szociális és rokonsági viszo-
nyokról is. Ilyen a 2020-ban Walter Pohl (ÖAW) 
vezetésével, laboratóriumunk közreműködésé-
vel induló hat éves ERC Synergy „HistoGenes 
856453” program is, amely a Kárpát-medence 
5–9. századát veszi fókuszba. A Magyarországon 
Vida Tivadar és az ELTE Régészettudományi In-
tézete koordinálása alatt folyó multidiszciplináris 
kutatás nemcsak léptékében egyedi, de kérdésfel-
tevésében is újszerű. Kiindulópontként az egyén 
biológiai állapotát (DNS, biológiai nem, életkor, 
egészség, étrend) és társadalmi helyzetét szeretné 
megismerni. A következő szinten meghatározható-
vá válik majd az egyének alkotta kisebb közössé-
gek szerveződése és ezek régészetileg vizsgálható 
kulturális és társadalmi megjelenése. A kutatáso-
kat térben kiterjesztve a közösségek kapcsolatairól 
vonhatók le következtetések, míg az időbeli távlat 
terveink szerint a hosszú távú multidiszciplináris 
népességtörténeti elemzést is lehetővé teszi a törté-
neti kutatások bevonásával. Az ilyen jellegű rész-
letes és integratív elemzések reményeink szerint 
példa értékűen összekapcsolják majd a régészet és 
az archeogenetika eredményeit.
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